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2. 上記方法に敵した cDNA ライブラリー作製法を開発し，その一例として肝細胞癌株での cDNA ラ
イブラリーを作製した。
3. 上記ライブラリーからこれまでに200クローン以上の cDNAを部分的にシークエンスし，すべてに





6. 上記方法を用いて 2. で作製したライブラリー由来のクローン約800ケについてスクリーニングを行
い， 11番上にある既知の 3 ケの遺伝子と未知の10ケの遺伝子を単離した。
7. 上記の13ケのクローンは In situ hybridization により実際に11番染色体上にマップされた。
論文審査の結果の要旨
スクリーニングの対照としてではなく，解析の対照として cDNA ライブラリーをとらえるという全
く新しい概念を提唱しており，本論文では大量のクローンをシークエンスするためのライブラリーの作
成法およびシークエンス系の開発を報告し，さらに実際に数百クローンのシークエンスしてみせること
で，この新しい概念に基づいて将来生じてくるであろう情報生物学ともいえるものの一部をかいま見せ
ているものである。
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